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Инфекционная пневмония – острый воспалительный процесс легочной ткани, вызываемый 
широким рядом возбудителей бактериальной, вирусной и грибковой природы: стафилококки, 
стрептококки, SARS-CoV, MERS-CoV, SARS-CoV-2, вирусы гриппа А и В и другие. 
Специализированные лечебные учреждения, в которые поступают пациенты с клиническим 
диагнозом «пневмония», сталкиваются с проблемой установления этиологии заболевания и 
быстрой идентификации возбудителя, поскольку часто вирусные и бактериальные пневмонии 
характеризуются сходной клинической картиной. От своевременной постановки точного диагноза 
зависит правильный подбор препаратов и стратегия лечения пациента [1]. Сложившаяся ситуация 
сигнализирует об острой необходимости создания экспресс-методов дифференциальной 
диагностики. 
Сложность разработки открытых тест-систем, пригодных для дальнейшего расширения, 
заключается в необходимости обеспечения корректной работы праймеров в мультиплексной ПЦР. 
Нами разработана мультипраймерная система с открытой архитектурой для быстрого выявления 
возбудителей бактериальной и вирусной пневмонии. 
Наиболее распространенные возбудители пневмонии относятся к нескольким 
бактериальным и вирусным родам [2]. Для шести бактериальных и двух вирусных видов 
(Streptococcus pneumoniae, Staphylococcus aureus, Haemophilus influenzae, Pseudomonas aeruginosa, 
Legionella pneumophila, Klebsiella pneumoniae, SARS-CoV-2, Influenza A) были выбраны 
генетические мишени и сконструированы праймеры для осуществления мультиплексной ПЦР. 
Проводили оптимизацию температурно-временного профиля ПЦР с применением градиентной 
ПЦР, а также состава компонентов буфера и концентрации каждого из праймеров в смеси. 
Экспериментально определяли специфичность праймеров к целевым и нецелевым мишеням 
(используя тотальную геномную ДНК каждого из тестируемых штаммов), как в режиме 
применения индивидуальных ДНК-матриц, так и в режиме смесей ДНК нескольких возбудителей 
в одной пробирке. Определяли чувствительность сконструированной тест-системы раститровкой 
ДНК каждого из анализируемых возбудителей, которая составила от 102 до 103 копий геномной 
ДНК. 
Разработанная система подходит для применения в диагностических лабораториях, 
специализирующихся на клинических анализах с использованием ПЦР и РТ-ПЦР. 
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